リクジョウカンキョウニオケルツナミユライカイテイタイセキブツノビセイブツグンシュウコウゾウノケイジヘンカ by 猪原, 英之 & イハラ, ヒデユキ
（別紙様式	 14） 
	 	 	 	 	 	 	 	 	 	 	 	 	 	 	 	 	 	 	 	 	 	 	 	 	 	 	 	 	 	 2018年	 3月  7日 
論文の内容の要約 
 
氏	 	 名 猪原	 英之 
学位の種類 博士（農学） 
学府又は研究科・専攻 連合農学研究科	 	 	 	 	 	 環境資源共生科学	 	 	 	 	 専攻 
指導を受けた大学 東京農工大学 
学位論文名 陸上環境における津波由来海底堆積物の微生物群集構造の経時変化 
 
【論文の内容の要約】 
	 海底堆積物には微生物が高密度に生息し、海洋での物質循環において重要な役割を担っ
ている。酸化還元状態の勾配に伴って、堆積物内の微生物群集は鉛直的に異なる構造を示
す。一方で、底生生物などによる堆積物のかく乱作用は、堆積物の成層構造を崩すため、
堆積物内の微生物群集構造を大きく変化させる。したがって、嫌気環境から好気環境へ、
堆積物の環境が変化した際に起こる微生物群集構造の変化を明らかにすることは、海底堆
積物内の微生物生態を理解する上で重要な知見になる。東日本大震災によって発生した津
波は海底堆積物を沿岸陸域に打ち上げ、これによって海底堆積物に生息する微生物は好気
的な大気環境下にさらされた。津波由来海底堆積物の化学的な性状の調査は、これまでに
も数多くの機関によって行われてきたが、堆積物の物理化学性に関与する微生物に関する
情報は限られている。本論文は、津波が打ち上げた海底堆積物の微生物群集構造と化学的
性状を調査することで、津波由来海底堆積物の特徴を微生物学的見地から明らかにするこ
とと、好気環境への暴露が微生物群集構造の動態やそれに伴う機能の変動に与える影響を
明らかにすることを目的とした。本論文は、宮城県東松島市の水田に打ち上げられた津波
由来海底堆積物を試料として、微生物群集構造の経時変化の調査、微生物群集構造と硫黄
形態の鉛直変化の調査、硫黄酸化細菌の分離およびその性質の調査の 3つの研究で構成さ
れている。 
	 第２章では、大気環境下に暴露された海底堆積物の微生物群集構造と化学的性状の経時
変化を明らかにすることを目的として、25ヶ月間にわたる現場での調査と、現場を模した
室内培養実験を行った。微生物群集構造の解析は次世代シークエンサーを用いて行った。
現場堆積物の調査において、大気に接しない深さ 20-40 mmの範囲では、年間を通して微生
物群集構造に大きな変化は現れなかった。一方、0-2 mmの深さでは微生物群集構造が大き
く変化し、硫黄酸化細菌が優占化する時期と、その後の従属栄養性細菌が優占化する時期
があり、従属栄養性細菌に加えて硫黄酸化細菌が重要な機能を担う微生物であることが示
唆された。室内培養実験を行うことにより、現場での微生物群集構造の経時変化が再現さ
れ、海底堆積物が大気環境下に暴露されることで、硫黄酸化細菌、鉄酸化細菌、次いで従
属栄養性細菌の順に存在割合が増減することが確認された。多くの硫黄酸化細菌は硫黄化
合物の酸化で得たエネルギーを利用して炭素固定を行う。それらの細菌の増殖を示す硫酸
イオン濃度の上昇と堆積物の酸性化が培養実験においても再現されたことから、微生物群
集構造が大きく変化する初期段階に優占化した硫黄酸化細菌は、硫黄循環だけでなく、炭
素循環、さらにはその後の微生物群集構造の変化にも影響を与える微生物であることが示
唆された。 
	 第 3章では、堆積物内の微生物群集構造の鉛直変化を調査した。その結果、堆積物表層
下 2-10 mmの深さにおいて、硫黄酸化細菌が顕著に優占していたことが示された。硫黄化
合物の分画定量の結果、硫黄酸化細菌が優占した 2-10 mmの深さでは、単体硫黄の割合が
他の層に比べて高く、一方、硫酸イオン濃度には顕著な違いが見られなかったことから、
表層下では単体硫黄生成を伴う硫黄酸化反応が進んでいたと考えられる。また、人為的か
く拌を行うことで好気環境が形成された堆積物では、好気性従属栄養細菌に加えて独立栄
養性硫黄酸化細菌も高い相対存在量で検出された。これらの結果は、好気環境下に置かれ
た海底堆積物における、硫黄酸化細菌の重要性を更に強調するものであると云える。 
	 第 4章では、大気環境下の海底堆積物で重要な役割を果たす硫黄酸化細菌の詳細な性質
を調べるために、堆積物内で優占する硫黄酸化細菌の純粋分離を行った。第 2章で示され
た室内培養堆積物の微生物群集構造の情報を参考にして硫黄酸化細菌の集積培養を行い、
限界希釈法による純粋分離を行うことで、Epsilonproteobacteria綱に属する TSL1株及び TSL6
株と、Gammaproteobacteria綱に属する TSL2株及び TSL3株の好気性硫黄酸化細菌が得られ
た。いずれの菌株も堆積物培養初期に増加した細菌種であることが 16S rRNA遺伝子の塩基
配列と堆積物 OTUとの比較により確認され、酸化還元状態が変化した堆積物で顕著に増加
した硫黄酸化細菌が好気性であったことが確かめられた。16S rRNA遺伝子の塩基配列に基
づく近縁種検索の結果、Epsilonproteobacteria綱の 2株は新規の細菌である可能性が示さ
れ、TSL1株、TSL6株の菌学的特徴を詳細に調査した結果、低度好塩性を呈する絶対好気
性の独立栄養性硫黄酸化細菌であることが明らかとなった。本分離株はすでに報告されて
いる Epsilonproteobacteria綱の硫黄酸化細菌と、高い酸素耐性などの生理学的及び分類学的
性質が異なることから、新種であることが予想される。また、既知の近縁種の情報と, 生理
試験によって得られた情報との相違は、ゲノム情報の大規模解析と分離培養に基づく微生
物探索を並行して行うことが、微生物生態系を理解する上で重要であることを示している。 
	 本研究では好気環境にさらされた海底堆積物において、硫黄酸化細菌が微生物群集の経
時変化、硫黄及び炭素の循環に関与する重要な細菌であることを示した。さらに、このよ
うな環境下において実際に優占していた硫黄酸化細菌の分離にも成功し、それらは高い酸
素要求性を持つことが示された。海底堆積物に生息する硫黄酸化細菌のこれまでの研究で
は、酸化還元状態の変化に伴って短期的に優占化する硫黄酸化細菌の存在について議論さ
れることはなかったが、海底堆積物の微生物生態系を解明するためには、これらの硫黄酸
化細菌の機能に注目した解析が必要であることを明らかにした。 
